
Transkripce
přepis genetické informace z DNA do RNA, při které
DNA slouží jako matrice pro syntézu RNA. Reakci 
katalyzuje RNA-polymeráza (transkriptáza)
Zpětná transkripce (RT) - přepis genetické informace 
z RNA do DNA. Reakci katalyzuje zpětná (reverzní) 
transkriptáza



Transkripce DNA do RNA

GGUA
CTTAAGCGCAACCCAT

GUUGGGUA
CTTAAGCGCAACCCAT

RNA

DNA 3´ 5´

5´3´

5´ 3´

3´5´



Značení řetězců DNA podle jejich funkce

kódující (pozitivní)
[nepřepisující se]

5´------------------------------3´
3´------------------------------5´
antikódující (negativní) (-DNA)

[přepisující se]
transkripce

5´------------------------------3´
mRNA

dsDNA 5´ GATC 3´
3´ CTAG  5´

5´ 3´

5´ GAUC 3´



Směr syntézy mRNA při transkripci, směr 
translace mRNA a směr syntézy polypeptidů

Syntéta polypeptidů
N-konec ..... C-konec

5´ 3´pohyb ribozómů

5´ 3´směr translace

5´ 3´směr transkripce



Transkripce u prokaryot je spřažena s translací, 
u eukaryot jsou tyto procesy odděleny

Prokaryota Eukaryota



Srovnání prokaryotické a eukaryotické mRNA
Prokaryotní mRNA

Eukaryotní mRNA

Polygenní mRNA

Monogenní mRNA



Srovnání prokaryotických (jednoduchých) strukturních genů
s eukaryotickými (složenými) geny



Geny mohou být transkribovány z obou řetězců; 
jako templát je využíván obvykle jen jeden z 
řetězců na daném úseku DNA



Typy RNA vznikající při transkripci u různých typů organismů



Molekulární druhy 
molekul RNA vytvářené
transkripcí u eukaryot



Enzymy katalyzující transkripci
A. DNA-dependentní RNA-polymeráza (RNA-polymeráza, transkriptáza)matricí je řetězec DNA (prokaryota, eukaryota, DNA-viry)
B. RNA-dependentní DNA-polymeráza (zpětná/reverzní/ transkriptáza)matricí je řetězec RNA (retroviry, retrotranspozony, retroelementy)

Primární transkripty tvořené na řetězci DNA
� přepisy strukturních genů (mRNA, pre-mRNA/hnRNA)
� přepisy genů pro funkční typy RNA

� pre-rRNA
� pre-tRNA
� malé RNA (snRNA, snoRNA, scRNA, miRNA)



Funkce podjednotek RNA-polymerázy

αα
β

σ
β,

udržuje stabilitu
molekuly

podmi ňuje spojení
RNA-polymerázy

s matricovým řetězcem

podmi ňuje vazbu
RNA-polymerázy

k promotoru

podmi ňuje
vazbu
ribonukleotid ů
na polymerázu



Struktura RNA-polymerázy



Strukturní gen prokaryot s vyznačením signálů
pro transkripci a translaci

mRNA

+1 +

TGA

-

protein



Transkripce strukturních genů
Schéma bakteriální mRNA a transkripční jednotky obsahující
strukturní geny 

mRNA je multigenní
Slouží bezprostředně jako matrice pro syntézu proteinů

velmi rychle se rozkládá ribonukleázou (1-2 min)

terminátorpromotor

A B C

vedoucí
sekvence

strukturní geny
+1

startovací nukleotid

3'

5' 3'

5'

AUG AUG AUG

TAC TAC TAC

UAG UAG UAG

ATC ATC ATC

Na ribozomu se p řekládá jen tento úsek

mRNA

Úseky obsazené geny A, B, C jsou mnohonásobn ě delší než ostatní!
Schéma upozor ňuje jen na složení transkrip ční jednotky a mRNA.

Neupozor ňuje na délku jednotlivých úsek ů.

koncová
sekvence

transkrip ční jednotka
(vyjád řená v negativním DNA- řetězci)

AGGA

TCCT

.

Shineova-Dalgarnova
sekvence



Funkční elementy bakteriálního promotoru

+1TATAATTTGACAT

-35 -10

Pribnowůvbox startovacínukleotid
16 - 18 bp 5 - 7 bp

(A,G)+1

box = krátká sekvence o stejné funkci
promotor

silný

slabý



Sekvence přirozených a hybridních promotorů

Hybridní promotory
15-18 bp 5-9 bp

+1

17 bp

tac = lac x trp



Neoperonová transkripční jednotka a operony

strukturní gen

promotor

terminátor

operátor

strukturní gen strukturní gen

operátor
překrývající se
s promotorem

strukturní gen strukturní gen

OPERONY

Základní schéma  typů transkripčních jednotek bakteriálního genomu

+1
startovací nukleotid

+1

+1

NEOPERONOVÁ TRANSKRIPČNÍ JEDNOTKA

strukturní gen



Transkripce bakteriálního genu RNA-polymerázou
1. iniciace

2. elongace

3. terminace



Vytváření molekul mRNA na prokaryotické transkrip ční jednotce                    
a spřažení transkripce a translace u prokaryot



Iniciace transkripce na promotoru
α α
β
β

α α
β
β,

σ

α α
β
β

σ

σ

σ- faktor rozeznává sekvenci -35 na promotoru.
Po skon čení této funkce se z RNA-polymerázy

uvol ňuje. RNA-polymeráza katalyzuje transkripci
bez  sigma-faktoru, který je v pr ůběhu elongace

sigma-faktor RNA-polymeráza

nahrazen NusA-proteinem

NusA

NusA

Terminace
RNA-polymeráza se z terminátoru uvolní

a NusA-protein je op ět
nahrazen sigma-faktorem.

Obr. 148
Vzájemné vým ěny sigma-faktoru a NusA-proteinu na RNA-polymeráze

.

s

Terminace transkripce nezávislá na Ró-faktoru

Zastavení pohybu RNA-polymerázy

Uvoln ění hotové RNA

Uvoln ění RNA-polymerázy z DNA



Struktura a funkce prokaryotické RNA-polymerázy
α - stabilita holoenzymu
β - vazba rNTP na polymerázu
β’- spojení s matricovým 
řetězcem
σ - vazba k promotoru
NusA - protein - nahrazuje sigma-faktor 
při terminaci transkripce

Denaturace v oblasti +1



Obr. 144d

5' nascentní  RNA

Při zakončení  fáze iniciace a vstupu do
fáze elongace m ění sigma-faktor i 

RNA-polymeráza svou konformaci, což 
se projevuje zm ěnou v  její velikosti i

tvaru.

Sigma-faktor
 z RNA-polymerázy.

 se uvol ňuje

Iniciace transkripce

σ

vazba sigma-faktoru
na -35

-35 -10 +1-40 -30 -20 +10 +20 +30 bp

Iniciace transkripce



Iniciační fáze transkripce u prokaryot

negativní (templátový) 
řetězec

mRNA

Rozpoznání sekvence -10 
a -35 sigma faktorem

Prodlužování mRNA



Typy terminátorů transkripce u prokaryot

Strukturní rozdíly mezi dvěma typy prokaryotických terminátorů (jejich transkriptů)

a) b)



Struktura terminátorů nezávislých na ró-faktoru 
a jejich přepis do mRNA

3´

5´



Struktura transkrip čního terminátoru nezávislého na rho faktoru



Terminace transkripce mRNA

vlásenka



Terminace transkripce za účasti Rho faktoru
Elongační fáze transkripce
Připojení Rho-faktoru a jeho 
pohyb po mRNA
Připojení Rho-faktoru
k sekvenci terminátoru
Rho faktor rozmotává
hybridní DNA-RNA

Uvolnění Rho-faktoru, 
RNA-polymerázy a mRNA



Rho-faktor je rozeznáván NusA-proteinem, který je 
přechodnou součástí RNA-polymerázy. Ró-faktor 
katalyzuje po vazbě na tento protein odvíjení mRNA
z DNA-řetězce a uvolnění RNA-polymerázy. K tomu je 
zapotřebí ATP, který je hydrolyzován Rho-faktorem 
vyznačujícím se aktivitou ATPázy.



Výměna sigma faktoru a NusA
proteinu na RNA-polymeráze

-Sigma faktor: iniciace

-NusA protein - terminace



Terminace transkripce závislá na Rho-faktoru

Elongační fáze

Rho-faktor se pohybuje za 
RNA-polymerázou

Jakmile se RNA-polymeráza zastaví na 
terminátorové vlásence, Rho-faktor ji dostihne 
a oddělí RNA od DNA (Rho = helikáza)



Transkripce transkripční jednotky pro rRNA

tRNA

P1 P2 16S-rRNA 23S-rRNA 5S-rRNA T1 T2tRNA

pre-rRNA
transkripce

posttranskripční úprava

DNA

promotory terminátory

geny

16S-rRNA tRNA 23S-rRNA 5S-rRNA tRNA

tRNA tRNA

(vyštěpení funkčních produktů)



Transkripce transkripční jednotky pro tRNA
geny

posttranskrip ční úprava

tRNA tRNA tRNA tRNA

P

promotor
tRNA tRNA tRNA tRNA EF-Tu

transkripce

DNA

pre-tRNA

5' 3'mRNA

(vyšt ěpení funk čních produkt ů)



Sestřih pre-tRNA u E. coli
* probíhá
působením 
enzymů

endonukleáza

exonukleáza

endonukleáza

tRNA-nukleotidyltransferáza -
dodatečné připojení ACC



Eukaryota



Eukaryotické DNA-dependentní RNA-polymerázy
Matricí pro syntézu RNA je u všech těchto polymeráz negativní
DNA-řetězec. Existují tři druhy těchto RNA-polymeráz:
� RNA-polymeráza I, která katalyzuje syntézu pre-rRNA. Nachází se v ja-

dérku a není citlivá k α-amanitinu Geny I. třídy
� RNA-polymeráza II, která katalyzuje syntézu hnRNA a některých malých 

rRNA. Je citlivá k α-amanitinu. Vyskytuje se v karyoplazmě. Sestává
přibližně z 10 protomerů, z nichž tři největší jsou homologické s 
protomery α, β a β´prokaryotické RNA-polymerázy. Protomer β váže
volné ribonukleotidy, β´ se váže k DNA a α spojuje protomery navzájem. 
Ostatní protomery se neliší od protomerů polymeráz I a III. Geny II. třídy
� RNA-polymeráza III, která katalyzuje syntézu pre-tRNA, 5S-rRNA a 

některých malých RNA. Citlivost k α-amanitinu je druhově specifická. 
Vyskytuje se v karyoplazmě. Geny III. třídy

Každá z uvedených tří RNA-polymeráz vyžaduje svůj specifický 
promotor, na který se váže. To je rozdíl proti prokaryotům, která mají
jen jeden typ RNA-polymerázy a jeden typ promotoru



Struktura promotoru RNA-polymerázy II
TBP



Elementy eukaryotického promotoru (Pol II)
� +1 (startovací nukleotid + Inr-element) - iniciátor
� TATA-box (Hognessův b.) -34 až -26 – TATA-box
� CAAT-box -75 až -80
� GC-box -90
� Oktamer ATTTGCAT

Elementy proti směru 
transkripce       
(upstream elements)



Vazebná místa eukaryotického promotoru pro RNA-polymerázu II



Iniciace transkripce eukaryotních genů RNA-polymerázou II       
za účasti obecných transkripčních faktorů



Posttranskripční úpravy hnRNA
Úpravy konců
� 5´-konec: připojení čepičky (cap) 
� 3´-konec: polyadenylace

Úpravy vnitřní sekvence
� Metylace
� Sestřih
� Editace (redakční úprava)



Posttranskripční úprava transkript ů strukturních genů eukaryot

1. Připojení
čepičky

2.    Připojení
(poly)A 
konce

3.    Sestřih



Struktura čepičky

m7G5´ppp5´-mRNA



Schema polyadenylace 3´-konce hnRNA

Přepis 
polyadenylačního

signálu



Proces vytváření polyA konce na mRNA
Signály na DNA pro 
uvolnění mRNA a 
připojení polyA konce

Připojení dalších 
faktorů, uvolnění
mRNA

Hotový 3´- konec mRNA

Připojení dalších 
proteinů vázajících se 
na polyA

CstF – cleavage
stimulation factor F
CPSF – celavage and
polyadenylation
specificity factor



Transport hotové eukaryotické mRNA z jádra do cytoplazmy

Některé z proteinů zůstávají v jádře, jiné jsou transportovány 
spolu s mRNA do cytoplazmy a zajišťují její stabilitu a iniciaci 

translace



Známé typy intronů

Sestřih (splicing) – proces, při němž jsou odstraňovány introny

Objev: 

1977: v genu adenovirů

1978: β-globin, imunoglobulin, ovalbumin, tRNA and rRNA.





Důkaz přítomnosti intronů v genu pro ovalbumin

DNA

RNA

intron



Schéma intronu s vyznačením konzervativních 
sekvencí

GU-AG



Schéma struktury intronu v hnRNA



Schéma transesterifikace při sestřihu hnRNA

Transesterifikace
= přeměna jednoho 
fosfátového esteru 
v jiný probíhající
přenosem OH-
skupiny bez 
hydrolýzy a za 
nepřítomnosti ATP 
n. GTP



2´,5´- fosfodiesterová
vazba

intronová



Průběh sestřihu strukturního genu – účast U snRNP



Rozeznávání 5´-místa sestřihu a místa větvení
malými jadernými U1-snRNA a U2-snRNA



Průběh sestřihu ve spliceosomu během úpravy 
pre-mRNA A.  Před první transesterifikací je U1 snRNP

zaměněna za U6 snRNP

B. A je rozpoznán BBP a pak U2

C. Změna tvaru U5 přiblíží
konce exonů

Účast PRP-proteinů
(upravujících 
prekurzorovou RNA)



Účast SR proteinů při rozpoznání míst sestřihu                   
(„exon definition hypothesis“)

Proteiny SR se během transkripce průběžně vážou na hranice 
exonů a pomáhají tak navádět částice snRNP do míst sestřihu



Způsoby alternativního sestřihu hnRNA



Příklady alternativního sestřihu sestřihu
molekul hnRNA vzniklých transkripcí
překrývajících se transkripčních jednotek

Alternativní
začátek 
transkripce

Alternativní
terminace 
transkripce



Alternativní sestřih genu pro alfa-tropomyozin
u krysy (regulace kontrakce svalových buněk)

Alternativní zakončení transkripce

Faktory sestřihu - specifické proteiny aktivní jen v daném typu buňky



Sestřih kombinačních exonů hnRNA obsahující
přepis genu kódujícího troponin T

Celkem se vytvoří 32 molekul
mRNA, které se liší v části
kódované kombinačními exony. 
Tyto kombinace jsou však ve
vazbě vždy s jedním z dvojice 
vzájemně se vylučujících
exonů. Proto celkově je 
možných 64 molekul mRNA
lišících se v primární struktuře. 
Každá z nich se překládá do 
jedné izoformy troponínu T.



Negativní a pozitivní regulace alternativního 
sestřihu

Represor se 
váže na RNA a 
brání v sestřihu

Sestřih probíhá
jen po vazbě
aktivátoru na 
RNA



Samosestřih
Autokatalytický proces sestřihu nevyžadující proteiny (in vitro)
RNA schopná samosestřihu = ribozym
� introny první skupiny v genech přepisovaných do mRNA, 
tRNA a rRNA (mitochodnrie, chloroplasty, nDNA
eukaryot, bakteriofágy)
vyžadují externí G, in vivo nutná účast proteinů
(maturáza)
� introny druhé skupiny v genech mitochondrií hub a v 
chloroplastech
nevyžadují externí G (ale interní A), in vivo nutná účast 
proteinů, podobnost se sestřihem hnRNA



Průběh samosestřihu u intronů první skupiny



Mechanismus samosestřihu prekurzoru rRNA



Reakce probíhající při samosestřihu intronů I a II
Introny skupiny I Introny skupiny II



Srovnání samosestřihu intronů skupiny I a II
Skupina I Skupina II



Bimolekulární sestřih  (trans-splicing) mRNA u trypanozom



Twintron = intron uvnitř jiného intronu
� objeveny v chloroplastové DNA eugleny, později 
u kryptomonád, drosofily aj.
� vystřihování probíhá sekvenčně (nejdřív vnitřní pak 
vnější intron)
� v jednom intronu může být více twintronů



Původ intronů. „Exon theory of genes“



Biologický význam intronů

1. Regulace genové exprese (přítomnost dlouhých intronů
zpomaluje transkripci a snižuje množství výsledného 
transkriptu).

2. Pozůstatek evoluce (různé exony v genu kódují různé funkční
domény produktu – geny vznikaly fúzí exonů).

3. Zvýšení rychlosti rekombinace kódujících úseků různých genů –
zrychlení procesu evoluce (proteiny / domény). 

4. Alternativní sestřih: z jednoho genů více produktů.

Některé eukaryotické geny neobsahují introny, tj. introny nejsou 
nezbytné pro normální genovou expresi (klonování cDNA)



Editace RNA
Editace RNA je jedna z posttranskripčních úprav, která

byla zjištěna
� V mitochondriích trypanozom, 
� V mitochondriích Physarum polycephalum
� V mitochondriích strunatců,
� V mitochondriích vyšších rostlin
� U genu pro apolipoprotein u savců



Editace RNA u různých organizmů

mRNAsubstituce C za U, 
A za GjádroSavci

mRNA, rRNA
substituce C za U, 

U za C
substituce C za U

mitochondrie
chloroplastyRostliny

mRNAinzerce U,
delece Umitochondrie

Trypanosoma
Leischmania
Crithidia

RNAZpůsob editaceOrganelyOrganizmy



Substituční způsob editace hnRNA genu pro 
apolipoprotein

cytidindeamináza
STOP

C je deaminován na U
změna funkce produktu 
ztrátou C-domény 
kratšího proteinu

Uvolňování
cholesterolu



Editace mRNA genu pro apolipoprotein B ve střevě savců



Příklady redakčních úprav mRNA
- adice U a delece T (přítomen v DNA)



Editace pre-mRNA genu cytochromu b u Leishmania



Vysvětlení editace na základě
transesterifikačních reakcí

řídící RNA 
(guide)Nukleofilní atak 

fosfodiesterové
vazby 3´OH 
skupinou



Editace inzercí do hnRNA u trypanozom řízená
gRNA – první transesterifikace



Proč probíhá editace?

- Editace RNA byla běžná u prapůvodních buněk, u nichž byla řada reakcí
katalyzována molekulami RNA a ne proteiny

- Primitivní mechanismus regulace genové exprese



Transkripce dvou genů pro rRNA u prokaryot
pozorovaná EM

DNA s navázanými 
molekulami RNA-polymerázysměr transkripce






